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Viele Meeresschwämme leben in Symbiose mit phylogenetisch diversen
mikrobiellen Konsortien. Diese Assoziationen werden vermutlich durch
die vertikale Weitergabe der Mikroorganismen über die Reproduktions-
stadien der Schwämme aufrechterhalten.
Many marine sponges live in symbiosis with phylogenetically diverse
microbial consortia. Vertical transmission of these microorganisms
through reproductive stages may be an important strategy by which
these associations are maintained, possibly over evolutionarily long time
periods.
ó Schwämme sind am Meeresboden festsit-
zende Tiere, deren älteste Fossilfunde 580
Millionen Jahre bis ins Präkambrium zurück-
reichen. Ein besonderes Kennzeichen vieler
mariner Schwämme ist die enorme Zahl an
Mikroorganismen, die in der extrazellulären
Matrix (Mesohyl) vorliegen und 40 bis 60 Pro-
zent der Schwamm-Biomasse ausmachen kön-
nen[1, 2]. Die Mikroorganismen leben größ-
tenteils extrazellulär, einige wenige auch
intrazellulär und sogar intranukleär. Bemer-
kenswert ist die große phylogenetische Diver-
sität der Schwamm-assoziierten mikrobiel-
len Konsortien mit Vertretern aus mindes-
tens neun bakteriellen Phyla sowie der
Archaea (Abb. 1). Eine Sonderstellung inner-
halb dieses Konsortiums nimmt das kürzlich
beschriebene Candidatus-Phylum Poribacte-
ria ein, da Poribakterien bisher ausschließ-
lich in Schwämmen gefunden wurden[3].
Interessanterweise kommen dieselben mikro-
biellen Phylotypen in verschiedenen
Schwammarten aus unterschiedlichen Welt-
meeren, nicht aber im umgebenden Meer-
wasser vor. Daher gilt die Assoziation mariner
Schwämme mit Mikroorganismen, von denen
die wenigsten bislang kultivierbar sind, als
hochgradig spezifisch[4]. Diese Erkenntnis
führte zu der Frage, wie sich diese enge Asso-
ziation entwickelte und wodurch die Spezi-
fität aufrechterhalten wird.
Vertikale Weitergabe Schwamm-
assoziierter Mikroorganismen
Bereits 1962 entdeckten Levi und Porte in
elektronenmikroskopischen Aufnahmen
Mikroorganismen in den Embryonen des
Schwamms Oscarella lobularis[5]. Seitdem
wurden Mikroorganismen in Reproduktions-
stadien von mehr als 25 Schwämmen gefun-
den, darunter in Oozyten oviparer Schwämme
(Arten, die Gameten direkt in das Meerwas-
ser abgeben) und in Embryonen und Larven
viviparer Schwämme (Arten, die Embryonen
bebrüten und Larven in das Meerwasser abge-
ben) (Abb. 2). Der genaue Mechanismus der
vertikalen Weitergabe ist noch unbekannt.
Da Schwämmen Reproduktionsorgane feh-
len, erfolgt die Reifung der Gameten, die aus
multipotenten Schwammzellen hervorgehen,
im Mesohyl in unmittelbarer Nachbarschaft
zu den Schwamm-assoziierten Mikroorga-
nismen. Wahrscheinlich können die Oozyten
die Mikroorganismen direkt aus dem Mesohyl
durch Phagozytose aufnehmen. Die weiteren
Schritte der Übertragung sind noch unklar,
etwa wie und zu welchem Zeitpunkt die im
Adultstadium extrazellulär vorliegenden
Mikroorganismen aus der Eizelle heraus-
kommen. In einigen viviparen Schwämmen
werden intrazelluläre Schritte umgangen,
indem die Mikroorganismen nicht von Oocy-
ten, sondern von Embryonen direkt aus dem
Marine Symbiosen
Schwämme und Mikroorganismen –
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˚ Abb. 1: Mikrobielle Diversität mariner Schwämme auf der Basis von Unterschieden in der
Sequenz des 16S-rRNA-Gens. Rauten stellen Schwamm-spezifische Phylotypen dar. Die Maß-
stabsleiste zeigt eine Sequenzdivergenz von zehn Prozent.
117_159_BIOsp_0208.qxd:117_159  11.03.2008  12:55 Uhr  Seite 140
142 WISSENSCHAFT
BIOspektrum | 02.08 | 14. Jahrgang
Mesohyl des Adultstadiums oder über Folli-
kelzellen aufgenommen werden.
Elektronenmikroskopische Studien liefer-
ten aufschlussreiche Daten zur vertikalen
Weitergabe von Schwamm-assoziierten
Mikroorganismen. Jedoch erst die Anwen-
dung molekularer Techniken erlaubte die phy-
logenetische Einordnung der Mikroorganis-
men, die in Schwammreproduktionsstadien
detektiert wurden. Die Verwendung des 16S-
rRNA-Gens als molekularer Marker ergab,
dass in Embryonen des Pazifik-Schwamms
Corticium sp.[6] und des Karibik-Schwamms
Mycale laxissima[7] sowie in Larven und Juve-
nilstadien der karibischen Art Ircinia felix[8]
phylogenetisch komplexe mikrobielle Kon-
sortien vorkommen. Ein Vergleich zeigte, dass
die Sequenzen aus den Reproduktionsstadien
der Schwämme größtenteils auch im ent-
sprechenden Adultstadium vorliegen[8] und
darüber hinaus oft hohe Homologien zu
Sequenzen aus anderen Schwammarten auf-
weisen[6, 8]. Diese Ergebnisse erbrachten den
Nachweis, dass ein Schwamm-spezifisches
mikrobielles Konsortium in den Reproduk-
tionsstadien vorkommt und lassen vermuten,
dass die vertikale Weitergabe bei der Auf-
rechterhaltung der engen Assoziation mariner
Schwämme mit Mikroorganismen eine wich-
tige Rolle spielt.
In vielen obligaten terrestrischen Lebens-
gemeinschaften zwischen Invertebraten und
Mikroorganismen wird der mikrobielle Sym-
biont vertikal über Reproduktionsstadien
weitergegeben[9]. Auch einige marine Inver-
tebraten, etwa Muscheln und Würmer, über-
tragen ihre chemoautotrophen Symbionten
vertikal[10]. Allerdings sind diese Wirtsorga-
nismen mit nur jeweils einem oder einigen
wenigen mikrobiellen Symbionten assoziiert.
Im Gegensatz dazu nehmen Schwämme eine
Sonderstellung ein, da offensichtlich ein phy-
logenetisch komplexes mikrobielles Konsor-
tium als Ganzes vertikal weitergeben wird.
Eine evolutionsgeschichtlich alte
Assoziation? – Hypothesen
Über das Alter von Schwamm-Mikroorganis-
men-Assoziation kann nur spekuliert wer-
den. Eine Hypothese besagt, dass verschie-
dene Mikroorganismen den „Ur-Schwamm“
gleich nach dessen Entstehung im Präkam-
brium und vor der Aufspaltung in unter-
schiedliche Schwammgruppen besiedelten
(Abb. 3A). Über vertikale Weitergabe des
mikrobiellen Konsortiums könnte die Asso-
ziation fast 600 Millionen Jahre bis heute auf-
recht erhalten worden sein. Es ist auch vor-
stellbar, dass eine gewisse Aufspaltung
der Schwämme stattgefunden hat, bevor
verschiedene Schwammgruppen simultan
Mikroorganismen aus dem Meerwasser auf-
nahmen (Abb. 3B). Über vertikale Weiterga-
be könnten dann die Schwamm-Mikroorga-
nismen-Assoziationen aufrechterhalten wor-
den sein, womöglich über einen ebenfalls sehr
langen Zeitraum. Laut einer dritten Hypo-
these nimmt jede Schwammgeneration selek-
tiv die Schwamm-spezifischen Mikroorga-
nismen neu aus dem Meerwasser auf
(Abb. 3C). Die ersten beiden Hypothesen set-
zen eine vertikale Weitergabe von Mikroor-
ganismen voraus, worauf die aktuelle Daten
hinweisen. Bedenkt man, dass Schwämme
die ältesten rezenten Organismen auf der
Erde sind, könnte es sich hier um die älteste
Assoziation von Tieren mit Mikroorganismen
handeln. Die dritte Hypothese der horizonta-
len Aufnahme von Mikroorganismen aus dem
Meerwassser erscheint unwahrscheinlich,
kann jedoch nicht völlig ausgeschlossen wer-
den. Generell stellen Schwämme ein geeig-
netes Modellsystem dar, um Einblicke in die
Evolution der Metazoa sowie deren Interak-
tion mit Mikroorganismen zu erhalten[11].
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˚ Abb. 2: A, Der karibische vivipare Schwamm Ircinia compana; B, freischwimmende Larven von
I. compana sowie C, eine elektronenmikroskopische Aufnahme der Mikroorganismen in der Meso-
hylmatrix. Unterwasserfotografie, S. Schmitt.
˚ Abb. 3: Hypothesen zur Entstehung spezifischer Assoziation mariner Schwämme mit mikrobiel-
len Konsortien. A, Aufnahme der Mikroorganismen durch den „Ur-Schwamm“ und vertikale
Weitergabe. B, unabhängige Aufnahme durch verschiedene Schwammgruppen und vertikale
Weitergabe sowie C, horizontale Aufnahme aus dem Meerwasser.
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